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Összefoglalás: A szárazságtűrés fokozása gyakorlati szempontból egyre fontosabb tényező a ter-
mesztett gabonáinknál. Nagy hangsúlyt kap a szárazságtűrésben szerepet játszó gének azonosítása 
és minél szélesebb körű ismerete. E munkában összefoglalva ismertetjük azokat a géneket (Hsdr4, 
Dhn1, Dhn3, Dhn5, Dhn9, P5CS, HSP17, HSP18, HSP70, HSP90 és HVA1), amiket a termesztett 
árpánál (Hordeum vulgare L.) a szárazságtűréssel már kapcsolatba hoztak és részletesen vizsgáltak. 
Ezen gének expressziója a szárazságtűrő képesség mértékére utalhat.
Bevezetés
A szélsőséges környezeti hatások a termesztett növényekben is évről évre 
nagy károkat okoznak, ezáltal nagymértékben csökken a terméshozam. Az abio-
tikus stresszorok a kukorica vagy a búza esetében a maximális terméshozamhoz 
képest 50%-ot is meghaladó termésveszteséget idézhetnek elő (Szigeti 2018). 
Az élelmiszerigény növekedésével a termesztésben szükségessé vált olyan új 
módszerek alkalmazása, amelyek fokozzák a gabonák ellenálló képességét a kör-
nyezeti stresszel szemben (Feuillet et al. 2008). Kiemelkedően fontos a száraz-
ságtűréssel kapcsolatos gének ismerete, amelyeknek szerepe van a stabil termés-
hozam biztosításában (Tester és Langridge 2010). A szárazság összetett tulaj-
donság, a növényekben a transzkripció megváltoztatásával a stresszel kapcsolat-
ban álló géneket is aktivál (Mazzucotelli et al. 2008). Az agrárkutatás szem-
pontjából nagy jelentőségű a növényi adaptáció hatékonyabb megismerése, az új 
gének és metabolikus utak azonosítása (Shaar-Moshe et al. 2015).
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Az árpa szárazságtűrésével kapcsolatba hozható gének
A termesztett árpa (Hordeum vulgare L.) szárazságtűrésénél a legtöbbet vizs-
gált géneket az 1. táblázat foglalja össze.
A Hsdr4 (Hordeum spontaneum drought responsive 4) gént Suprunova és 
mtsai (2007) azonosították, melynek expressziójában különbség mutatko zott a 
szárazságstresszre érzékeny (JS1 és JS2) és toleráns (JR1 és JR2) árpa geno típu-
sok között. A gén az árpa 3H kromoszómájának hosszú karján az EBmac541 és 
EBmag705 markerek között helyezkedik el. A Hsdr4 szerepére vonatko zó kutatáso-
kat végeztek Akash és mtsai (2009) is. Tíz különböző, szárazság tűrésben szerepet 
játszó gént (Hsdr4, HVA1, CBF3, HvCBF4, 1-sst, Dhn1, Dhn3, Dhn5, Dhn6, Dhn9) 
1. táblázat. Az árpa szárazságtűrésében szerepet játszó fontosabb gének/géncsaládok.
Table 1. Th e most important genes/gene families involved in barley drought tolerance. (1) Name 
of gene; (2) Tested plant; (3) Tested attribute; (4) Source.
Gén neve (1) Vizsgált növény (2) Vizsgált tulaj-
donság (3)
Szerző(k), évszám (4)
DHN gének Hordeum spontaneum K. Koch Szárazságstressz Suprunova et al. 2004
Hordeum vulgare L. Szárazságstressz Karami et al. 2013
Hsdr4 Hordeum spontaneum K. Koch Szárazságstressz Suprunova et al. 2007
Hordeum vulgare L. Szárazságstressz Akash et al. 2009, Papa-
ef thimiou és tsaftaris 
2012a, 2012b, Mezer et al. 
2014, Binott 2015, Harb 
és Samarah 2015
HSPs Hordeum vulgare L. Szárazságstressz Svoboda et al. 2016, 
Temel et al. 2017 
Hordeum vulgare L. és 
Hordeum spontaneum K.Koch
Szárazságstressz Xia et al. 2013
HVA1 Hordeum vulgare L. var. nudum 
Hook.
Szárazságstressz Yao et al. 2017
Hordeum vulgare L. Szárazságstressz Sńiegowska-Świerk et 
al. 2015
Hordeum distichon L. Szárazságstressz Wójcik-Jagla et al. 2012
Hordeum vulgare ssp. vulgare Szárazságstressz Qian et al. 2007
P5CS Hordeum vulgare var. nudum 
Hook.
Szárazságstressz Deng et al. 2013
Hordeum vulgare L. Szárazság- és 
só stressz, ABA 
kezelés
Abu-Romman et al. 2011
Hordeum vulgare L. Szárazságstressz Bandurska et al. 2017
P5CS1 Hordeum vulgare L. Szárazságstressz Xia et al. 2017
P5CS2 Hordeum vulgare L. Szárazságstressz Wehner et al. 2016
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vizsgáltak, azonban a vizsgált gének transzkripciós szintje között nem találtak 
egyértelmű különbséget. Más szakirodalmi adatok szerint a szárazságstressznek 
kitett árpa genotípusok diff erenciálódásának tanulmányozására hasznos marker 
gének lehetnek az aszály során aktiválódó gének, mint a HvNCED2, HvHsdr4, 
HvDHN1 (Harb és Sama rah 2015). Papaefthimiou és Tsaftaris (2012a) 
a Hsdr4 génnel szemben vizsgálta a HvPKDM7-1 gén szerepét. A kísérlet során 
a HvPKDM7-1 transzkripciós szintje a szárazságstressz tízedik napján a köze-
pesen szárazságtűrő Caresse fajtánál ötszörösére, a szárazság-toleráns Demetra 
fajtánál tizenötszörösére emelkedett. Ugyanakkor a Hsdr4 esetében a Caresse 
fajtánál háromszorosára, a Demetra fajtánál ötszörösére nőtt a transzkripciós 
szint. A HvPKDM7-1 génhez hasonlóan a HvTX1 gén expressziójának mérésekor 
szintén a Hsdr4 gént alkalmazták referenciagénként. A vízelvonással kiváltott 
szárazságstresszt követő tízedik napon a HvTX1 transzkriptumának expressziója 
megnőtt (ΔΔCt: 2,979) a Hsdr4 transzkriptumának expressziójával (ΔΔCt: 
2,456) szemben (Papaefthimiou és Tsaftaris 2012b). Szárazságstressz ese-
tén mindkét vizsgált gén hatékonyabbnak bizonyult a Hsdr4 génnel szemben. 
A Hsdr4 gént, mint a vízhiány során fellépő szárazságtűrésben résztvevő gént 
említik még Chen és mtsai (2008), Gous és mtsai (2015), valamint Bláha és 
Středa (2016). Binott (2015) szerint a Hsdr4 expresszió ja erősebben indukált 
a levelekben, mint a gyökerekben. Mezer és mtsai (2014) LEA fehérjéket kódo-
ló géneket, a NHX1, a Hsdr4 és a BLT101 géneket, valamint transz kripciós fakto-
rokat kódoló géneket (HvDREB1, HvABF1, HvABI5 és HvZIP1) elemeztek kilenc 
árpafajta csíranövényeinél, vízhiányos körülmények között. Vélemé nyük szerint 
a vizsgált gének közül a HvZIP1 és a Hsdr4 gének nemcsak stressz jelzésére alkal-
masak, hanem a szárazságtűrés markerei is lehetnek. A Hsdr4 gén nagymérték-
ben expresszálódik szárazságstressz esetén. A gén expressziója a gyökerekben ke-
vésbé fi gyelhető meg. Szenzitív és toleráns fajtákban különböző mértékben feje-
ződik ki, ezért árpa fajtákban alkalmas marker lehet a szárazságtűrés mértékének 
megállapítására.
A környezeti stressz különféle formáira, mint amilyen például a szárazság, az 
alacsony hőmérséklet és a magas sótartalom, a növények adaptív válaszreakciója fi -
gyelhető meg. A válaszreakciókban nagy szerepe van a dehidrin géneknek (Close 
et al. 2000). A kiszáradás következtében többféle dehidrin gén expresszálódik, úgy-
mint a Dhn1, Dhn3, Dhn5, Dhn6 és Dhn9. Ezeknek a géneknek funkcionális sze-
repük van a vadon élő árpa fajok dehidratációs toleranciájának kialakításában 
(Suprunova et al. 2004). A dehidrin multigén család (13 gén) génexpresszióját 
toleráns és szenzitív árpafajtákon is vizsgálták. Öt gén (Dhn1, Dhn3, Dhn5, Dhn7 
és Dhn9) kizárólag a Yousef szárazság-toleráns fajtában indukálódott aszálystressz 
esetén. Azonban stresszhatás alatt az öt génből csak kettő (Dhn3 és Dhn9) muta-
tott közvetlen összefüggést olyan növényélettani paraméterekkel, mint a kloro-
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fi ll-tartalom, az ozmotikus koncentráció, sztóma konduktancia és a növényi bio-
massza (Karami et al. 2013). A fotoszintetikus paraméterek (Fv/Fm, NPQ, Y) 
szárazságstressz hatására bekövetkező szignifi káns csökkenését hazai köztermesz-
tésben lévő fajtákon is megfi gyelték (Skribanek et al. 2016). A szárazságtűréssel 
kapcsolatba hozott dehidrin gének közül a Dhn1, Dhn3 és Dhn5, Dhn9 magasabb 
expresszióját elsősorban szárazság-toleráns fajtáknál fi gyelték meg.
A különböző árpa genotípusoknál a prolin felhalmozódása és a szárazság re-
zisztencia közötti kapcsolat nem egyértelmű. Bizonyos eredmények azt mutat-
ják, hogy ezen aminosav felhalmozódása általában a levéldehidratáció tünete, és 
a stresszérzékenységhez kötődik (Hanson et al. 1977). A P5CS gén elnyomott 
expressziója és a szabad prolin-tartalom csökkentése nem befolyásolta a tibeti 
hulless (pelyvátlan) árpa szárazságtoleranciáját (Deng et al. 2013). Mások pozitív 
kapcsolatot fedtek fel az aszály által indukált prolin felhalmozódás és a stresszel 
szembeni rezisztencia között (Singh et al. 1972, Ahmed et al. 2013). A kutatások 
szerint a P5CS gén a szárazság következtében aktiválódik és a delta-1-pirrolin-5-
karboxilát szintáz szintézisében vesz részt (Abu-Romman et al. 2011, Wehner 
et al. 2016, Xia et al. 2017). Maresi és Cam/B1/Cl árpa genotípusok leveleiben a 
P5CS gén fokozott expresszióját már mérsékelt vízhiány jelenlétében megfi gyel-
ték. A megnövekedett expresszió a prolin szintézisért felelős anyagcsere-útvona-
lak korai aktiválását jelzi, amelynek révén csökken a vízvesztés mértéke, ezzel is 
megakadályozva az aszály negatív hatását (Bandurska et al. 2017). A HvP5CS 
genetikai variációja igen sokféle. A HvP5CS1 gén polimorfi zmus vizsgálata világ-
szerte begyűjtött 287 árpán történt meg. Öt polimorfi zmus szoros összefüggést 
mutatott az árpa szárazságtűrésével (Xia et al. 2017). A fenti eredmények alapján 
kijelenthető, hogy a HvP5CS gén aszálystressz során indukálódik, szerepe van a 
prolin bioszintézisének aktiválásában, genetikailag sok variációja ismert.
A hősokk fehérjék (HSP: Heat shock protein) szintézisét egyéb tényezők mel-
lett a magas hőmérséklet által kiváltott stressz okozza, a transzkripciós szintjük erő-
sen korrelál a stressz időtartamával, ami a stressz után bekövetkező eliminációnál 
elkezd csökkenni (Hayano-Kanashiro et al. 2009). A szárazságtűrő fajtáknál kü-
lönbség mutatkozik a HSP17 fehérjék felhalmozódása során (Svoboda et al. 2016). 
Árpa növények fi ziológiai állapotának, valamint a HSP17 gén expressziójának vál-
tozását vizsgálták kontroll és szárazsággal kezelt növényeken. A tizenkét napig tar-
tó kezelés során a HSP17 gén expressziós szintje a kétszeresére emelkedett a szá-
razságnak kitett növényeknél (Temel et al. 2017). Összesen 30 országból szárma-
zó 210 árpafajtán a HSP17.8 gén nukleotid polimorfi zmus vizsgálatát is elvégezték. 
A detektált 11 SNP (single nucleotide polymorphism) közül mindössze négy hasz-
nálható DNS markerként a marker-asszociált szelekcióban (Xia et al. 2013). Ha a 
növény párologtatása meghaladja a vízfelvételt, a szövetekben és a sejtekben vízhi-
ány keletkezik. Korlátozott vízfelvétel nem csak szárazság miatt alakul ki, hanem 
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sóstressz vagy hidegstressz esetén is jelentkezhet (Versalus et al. 2006). Faralli 
és mtsai (2015) génexpressziós vizsgálatok során megállapította, hogy az előzetesen 
alkalmazott rövid ideig tartó hőstressz hatására olyan stresszfüggő gének (HSP17, 
HSP18, HSP26 és HSP70) aktiválódnak, amelyek csökkenthetik hőstresszt köve-
tő sóstressz negatív hatásait. Az aszály során bekövetkező brasszinoszteroid ter-
melés zavarainak a növényekre gyakorolt hatását HSP70 és HSP90 génekkel kap-
csolatban vizsgálták. A HSP70 transzkriptum felhalmozódása magasabb, a HSP90 
transzkriptum felhalmozódása alacsonyabb volt a Delisa fajtából mutációval lét-
rehozott, közepes magasságú 527DK fajtában. A brasszinoszteroidok azonban 
kis mértékben felelősek a növekedés szabályozásáért (Janeczko et al. 2016). A 
hősokkfehérjék megjelenése annak ellenére, hogy elsősorban a magas hőmérsékle-
ti stresszre jellemzőek, összefüggésbe hozhatók a szárazságtűréssel. Az eddigi ered-
mények alapján a HSP17 gén tekinthető a leginkább hatékonynak.
A HVA1 (Hordeum vulgare aleuron 1) gén a LEA3 (late embryogenesis abundant 
protein, group 3) csoport tagja, és jelenléte szorosan kapcsolódik a vízhiányhoz. 
Yao és mtsai (2017) 28 tibeti hulless árpafajta génexpressziós vizsgálatát végezték 
el. A fajták között a szárazságtűrés szempontjából voltak nagy (Handizi), közepes 
(Kunlun 12) és gyenge (Dama) tűrőképességűek. A PEG 6000 által indukált HVA1 
gén magasabb transzkripcióját fi gyelték meg a nagy tűrőképességgel rendelkező faj-
tánál (Handizi). A HVA1 gén klónozásával és a többszörös szekvenciaillesztés al-
kalmazásával a különböző fajták HVA1 cDNS-szekvenciáját hasonlították össze. 
A cDNS 642 bázispárból állt, és 213 aminosavat kódolt. A Handizi és Dama faj-
ták aminosavszekvenciája azonos volt, a Kunlun 12 fajtánál a 197. aminosav elté-
rést mutatott a másik két fajtához képest. Ezzel bizonyították, hogy a HVA1 kifeje-
ződési szintje a szárazság tolerálásának megbízhatóbb markere, mint a HVA1 gene-
tikai szerkezete. Az aktin fi lamentum (AF) hálózatának szárazság során bekövetke-
ző változásait az aktin fehérjét (ACT11), az aktin depolimerizációs faktort (ADF1) 
kódoló génekkel és a HVA1 génnel összefüggésben vizsgálták. A toleráns fajták-
nál aszály során csökkent a relatív víztartalom, amelyet a HVA1 expresszió növe-
kedése és az aszály által kiváltott ACT11 és ADF1 transzkriptumok csökkenése kí-
sért (Sńiegowska-Świerk et al. 2015). A HVA1 gén, valamint a szárazságstressz 
alatt, illetve abszcizinsavval történő kezelés hatására az ozmotikus stressztolerancia 
kialakításában szerepet játszó SRG6 gén esetében megfi gyelték, hogy a két gén 
expressziója nagymértékben korrelál az árpa genotípusok szárazságtűrésével. 
Mindkét vizsgált gén nagyobb mértékben fejeződött ki az aszályt toleráló genotí-
pusokban. A HVA1 gén legmagasabb transzkripciós szintjét azon fajták esetében fi -
gyelték meg, ahol a levél vízpotenciálja jelentősen csökkent. A szárazság-toleráns 
genotípusban az abszcizinsav (ABA) bizonyult erősebb jelátviteli útnak. Az SRG6 
gén esetében az elsődleges jel, amely kiváltotta a transzkriptum felhalmozódását, az 
abszcizinsav volt, de a szárazság-toleráns genotípus esetén közvetlen hatásként a le-
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vélben fellépő vízhiány is kiválthatja a gén expresszióját. A HVA1 génexpresszióját 
tehát elsődlegesen a vízhiány, az SRG6 génnél pedig az abszcizinsav váltotta ki 
(Wójcik-Jagla et al. 2012). A HVA1 gén szekvenciáját és expresszióját a tibeti 
hulless árpában is vizsgálták. Szenzitív és toleráns genotípusokat azonosítottak a 
vízveszteség (WLR), a malondialdehid (MDA) és a prolin-tartalom alapján. Az ala-
csony malondialdehid-tartalom, az alacsony WLR-értékek és a magas prolin-tarta-
lom összefüggést mutatott az aszályt toleráló genotípusoknál. A kvantitatív valós 
idejű PCR eredmények alapján a HVA1 gén relatív expressziós szintje mindig maga-
sabb volt a toleráns genotípusokban, és gyorsan növekedett a 2-4 órás dehidratáció 
után. Az érzékeny genotípusok HVA1 expressziója 8 és 12 óra között mutatott gyors 
növekedést. Qian és mtsai (2007) szerint a HVA1 szekvenciája és expressziója ösz-
szefüggésben lehet a különböző szárazságtűrő genotípusokkal.
A szárazságstresszel kapcsolatban még számos egyéb gént, mint például 
transzgének (AtCKX1, MaALR, HvNCED) különböző mechanizmusokat szabá-
lyozó (PIP, HvELF3, Ppd-H1, HvVrn1-3, UZU, Cu/Zn, SOD, HvCAT2, HvAPX, 
HvGST6, TuBd) vagy transzkripciós faktorokat kódoló (EP2/ERF, HvbZIP, 
HvHox22, HvHsfc1) gének hatásait vizsgálták. A szakirodalmi adatok alapján az 
említett gének közül a szárazságtűrés fokozására az AtCKX1, MaALR, HvNCED 
transzgének alkalmasak. A gének listáját a 2. táblázat tartalmazza.
A vízhiány negatívan befolyásolja a növények fejlődését, morfológiáját és fi -
ziológiai folyamatait, ezáltal termésmennyiségüket is. A növekedésre gyakorolt 
hatás attól függ, mely életszakaszban éri a növényt vízhiány. Ha a növekedés ko-
rai szakaszában, akkor a kisebb levélfelület következtében csökken a szén-dioxid 
fi xáció. Ha a vízhiány a virágzás szakaszában jelentkezik, kevesebb lesz a virágok 
száma. A termésérés alatt fellépő vízhiány kisebb méretű szemtermést eredmé-
nyez (Chaves et al. 2009). Gürel és mtsai (2016) munkájában a szárazságstressz 
hatására aktiválódó géneket különbözőképpen csoportosította. A HvCO1, 
Ppd-H1, Vrn-H1, HvFT-1 gének a növény virágzásában töltenek be fontos szere-
pet. A MYB, HVDRF1, HvABF-1, CBF transzkripciós faktorokat kódoló gének. A 
HVA1, HVA22, Dhn3, Dhn9 a LEA fehérjék szintézisében vesznek részt. Ezek vé-
dőfehérjék, amelyek a nagy vízmegtartó képességükből adódóan képesek meg-
őrizni a sejtkomponensek kiszáradás alatti integritását. A HSP17.8 gén hősokk 
fehérjék aktiválását végzi. Az ALDH, ADOR, HvAPX1, HvGST, HvMT-2 gének a 
reaktív oxigén gyökök (ROS) működését szabályozzák. A BADH, CSMO, gének 
az ozmolitikumok aktiválásában töltenek be fontos szerepet, míg a HvHKT2;1, 
AVP1, HvAACT1, és BOR gének transzport folyamatokat aktiválnak.
Rihane árpafajtából Djemal és mtsai (2018) egy új, az etilén válaszban részt 
vevő transzkripciós faktort (ERF) izoláltak, ami a HvSHN1 gén működését szabá-
lyoz za. A gént számos abiotikus stressz modulálja, mint például a hideg, a hő, a só és 
az aszály.
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Velasco-Arroyo és mtsai (2018) az egész cisztatin család expressziós 
analízisét végezték el, és a C1A cisztein proteáz inhibitoraiként az Icy-2 és Icy-4 
cisztatin gének szerepét mutatták ki az aszály tolerálásában. 
A növényi hormonok közül a citokinin a gyökérnövekedés negatív szabályo-
zója. Ramireddy és mtsai (2018) olyan transzgenikus árpa növényeket hoztak 
létre, melyek dúsabb gyökérrendszerrel rendelkeztek. Ezt a növény szárazságtűrő 
képességének növelése érdekében a CKY gén (cytokinin oxidase/dehydrogenase) 
gyökérspecifi kus expressziójával érték el.
2. táblázat. A szárazságtűréssel kapcsolatba hozható további gének.
Table 2. Other genes associated with drought tolerance. (1) Name of gene; (2) Additional infor-
mation; (3) Increase of drought tolerance; (4) Source.
A gén neve (1) Egyéb információ (2) Szárazságtűrés 
fokozása (3)
Szerző(k) neve, évszám 
(4)
HvMTE, NCED, SUS, 
KS DHN gének
Alumínium és szárazság-
stressz hatására 
expresszá lódó gének
– Ahmed et al. 2016
Cu/Zn SOD, HvCAT2, 
HvAPX, HvGST6, TuBd,
Stresszfüggő gének – Faralli et al. 2015
HvCAT, HvSOD, 
HvAPX gének
Antioxidáns enzimeket 
szabályozó gének
– Harb et al. 2015
EP2/ERF Transzkripciós faktort 
kódoló gén
– Guo et al. 2016
UZU Törpenövést szabályozó 
gén
– Chen et al. 2016
HvVrn1-3 Virágzási időt szabályo-
zó gének
– Al-Ajlouni et al. 2016
AtCKX1 Transzgén Igen Pospíšilová et al. 2016
MaALR Transzgén Igen Nagy et al. 2016
HbSINA4 Klónozott gén – Yuan et al. 2015
HvbZIP Transzkripciós faktoro-
kat kódoló gén
– Pourabed et al. 2015
HvOPR2 Klónozott gén – Al-Momany és Abu-
Romman 2014
HvELF3 és Ppd-H1 Cirkadián óra szabályo-
zó gének
– Habte et al. 2014
HvHox22 és HvHsfc1 Transzkripciós faktort 
kódoló gének
– Matsumoto et al. 2014
PIP gének A levelekben a vízszállí-
tás szabályozói
– Chaumont és 
Tyerman 2014
HvNCED Transzgén Igen Seiler et al. 2014
HvGST Expressziója szárazság-
hatásra csökken 
– Rezaei et al. 2013
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A köztermesztésben lévő 22 árpafajta szárazság hatására bekövetkező morfo-
lógiai változásait kisparcellás tájtörzskísérletekkel vetették össze. A stressznek ki-
tett csíranövények gyökérhossza pozitív, míg a kontroll csíranövények gyökérhosz-
sza negatív korrelációt mutatott a fajták szántóföldi szárazságtűrésével (Schmidt-
hoffer et al. 2018).
A BMY1, a BMY2 és a BMY3 gént, mint a β-amilázt kódoló géneket termesztett 
árpafajták 4HL, 2HL és 4HL kromoszómáján vizsgálták. Ezek közül a BMY1 létfon-
tosságú szerepet játszik a β-amiláz aktivitás és a malátaminőség szabályozásában (Li 
et al. 2002). Wu és mtsai (2017) a vízhiányt különböző mértékben toleráló két tibe-
ti vad árpán és két termesztett árpafajtán vizsgálta a BMY1 gén kifejeződését a ta-
laj vízmennyiségének csökkentésével. A legnagyobb β-amiláz aktivitást és a BMY1 
gén transzkripciójának fokozását a szárazságot jól toleráló vad fajtánál mutatták ki.
Xu és mtsai (2017) a HbSYR1 gént (szintaxinhoz kötődő gén) vizsgálták szá-
razságnak kitett és rehidratált növényeknél polimeráz láncreakciót alkalmazva 
(RT-PCR). A gén működése nem volt egyértelműen magyarázható, de szerepét iga-
zolták az aszályos állapothoz kapcsolódó jelátviteli mechanizmusokban.
A hvcbp20.ab elnevezésű mutáns árpa növényeken a CBP20 (Cap-Binding 
Pro tein 20) gén aktivitását vizsgálták a száraz körülményekhez történő adaptá-
lódás során. A mutagenezissel előállított hvcbp20.ab árpa jobban alkalmazkodik 
a stressz körülményeihez és a korai aktiválásnak köszönhetően sokkal hatéko-
nyabban működnek benne a stresszmegelőző mechanizmusok (Daszkowska-
Golec et al. 2017).
A különböző növényi hormonok és másodlagos hírvivők közül a kalciumio-
nok részt vesznek az aszály érzékelésében és jelzésében. Cieśla és mtsai (2016) 
megállapították, hogy a HvCPK2a gén terméke kettős specifi tású kalciumfüggő 
protein-kináz, amely a szárazságstresszre adott válasz negatív szabályozója. Az 
árpa esetében Fedorowicz-Strońska és mtsai (2017) összesen 25 CDPK gén 
vizsgálatát végezték el vízhiányos körülmények között. A HvCPK7, a HvCPK8 és 
a HvCPK2 gének erősen indukálódtak szárazság hatására, tehát szerepük lehet az 
aszályos állapot jelzésében és az ahhoz történő adaptálódásban.
A HvDREB1-a (Hordeum vulgare dehydration-responsive element binding 
protein 1) gén a DREB alcsalád A-2 alcsoportjának tagja, amit árpa növény-
ből izoláltak. Só-, szárazság- és alacsony hőmérsékleti stresszek esetén magas 
HvDREB1 expressziót (DRE/CRT-kötő transzkripciós faktor) tapasztaltak a le-
velekben, tehát ez a gén fontos szerepet játszik a növények szárazságstressz tűrő 
képességében is (Xu et al. 2009). A Tokak és Bornova 92 fajta szárazság és só to-
leranciáját vizsgálták a DREB2 és WRKY38 gén tekintetében. A Bornova 92 fajtá-
nál a DREB2 és a WRKY38 génexpresszió szabálytalanul indukálódott. A Tokak 
fajtánál a különböző stresszállapotok a DREB2 gén kifejeződésének csökkenését, 
a WRKY38 gén kifejeződésének növekedését idézték elő. Pozitív kapcsolatot mu-
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tattak ki a gének aktivitása, valamint az aszály és a só toleranciáért felelős reaktív 
oxigén gyök-aktivitás (ROS) között (Albayrak et al. 2012).
 A szárazságtűrés kialakulása egy nagyon összetett folyamat révén valósul 
meg. A mai modern molekuláris biológiai eljárásoknak köszönhetően a tudo-
mány egyre több ismerettel rendelkezik a gének részletes jellemzése révén a szá-
razságtűréshez való alkalmazkodásról. Egy-egy vizsgált gén transzkriptum fel-
halmozódását vizsgálva a vízhiányt jobban tűrő fajtáknál hatékonyabb génex-
presszió fi gyelhető meg. Ezen ismeretek nagyban segíthetik a nemesítők munká-
ját a köztermesztésbe vont fajták szárazságtoleranciára történő szelektálásában. 
Ennek elősegítésére jelen munkánk összesen 30, az árpa szárazságtűrésével össze-
függő gén szerepét ismerteti szakirodalmi adatok alapján. Részletesen tárgyaltuk 
többek között a Hsdr4, Dhn1, Dhn3, Dhn5, Dhn9, P5CS, HSP17, HSP18, HSP70, 
HSP90 és HVA1 géneket.
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Increasing the drought tolerance of cultivated crops is becoming a priority 
from a practical point of view. Th e identifi cation and deeper understanding of 
genes involved in drought tolerance receives a great emphasis. In this work, we 
summarize the genes (Hsdr4, Dhn1, Dhn3, Dhn5, Dhn9, P5CS, HSP17, HSP18, 
HSP70, HSP90 and HVA1) that have been associated with drought tolerance for 
barley (Hordeum vulgare L.) and investigated in detail. Th e expression of these 
genes may indicate the degree of drought tolerance.
